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利用功能标记鉴定普通野生稻中的白叶枯病抗性基因
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摘　要：以９个菲律宾白叶枯病菌小种对供试的９份普通野生稻（犗狉狔狕犪狉狌犳犻狆狅犵狅狀Ｇｒｉｆｆ．）及１份高感白叶枯病材料

ＩＲ２４进行抗性鉴定，发现ＩＲ２４对所有的菌株都表现为高感，６份野生稻材料对９个菌株表现全抗，占参试野生稻总数的

６７％。取自广西玉林的１份材料只感ＰＸＯ２８０（Ｐ８），海南万宁的１份材料感ＰＸＯ７１（Ｐ４），广州高州的１份材料对ＰＸＯ７９、

ＰＸＯ９９和ＰＸＯ３３９感病，而这几份材料对其余菌株都表现为抗病，说明每份材料至少含有１个抗性基因。利用已克隆的白

叶枯病抗性基因狓犪５、狓犪１３、犡犪２１和犡犪２７的功能标记检测，结果表明９份供试普通野生稻中都不含抗性基因狓犪５、犡犪２１；５
份为显性犡犪１３纯合体，４份为隐性抗病狓犪１３杂合体；５份为抗病显性犡犪２７纯合体，３份为隐性狓犪２７ 纯合体，１份材料中

狓犪２７和犡犪２７都不存在。
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　　在水稻的生长过程中，经常受到各种病虫害的危害，其

中，白叶枯病是水稻的三大病害之一。防治水稻病害最经济

有效的方法是培育抗病品种，而抗性基因的发掘和克隆是培

育抗病品种的基础，因此，对水稻白叶枯病抗性基因的研究

一直是水稻白叶枯病研究的重点。目前在不同的水稻资源

中已鉴定出３１个白叶枯病抗性基因［１３］，已经定位的有１９

个，在已克隆的６个基因中有４个显性基因 犡犪１［４］、犡犪３／

犡犪２６（犡犪３与犡犪２６是同一个基因）［５７］、犡犪２１［８］、犡犪２７［９］和

２个隐性基因狓犪５［１０］、狓犪１３［１，１１］。

普通野生稻中含有丰富的白叶枯病抗性基因，来源于野

生稻的抗性基因迄今报道的至少有５个，分别是 犡犪２１［８］、

犡犪２３［１２１３］、犡犪２７［１４］、犡犪２９（ｔ）［１５］、犡犪３０（ｔ）［３］和一个可能

的尚未命名的新基因［１６］。很多普通野生稻对白叶枯病高抗

甚至免疫，然而这些高抗的野生稻在田间对白叶枯病的抗

性、抗谱如何及抗性是由上述已克隆的基因还是其他的新基

因赋予，目前还未见综合报道。因此，本研究通过田间接菌

鉴定和利用已知抗病基因抗、感表型变化的多态性序列开发

出来的标记，即功能标记，对９份来自我国不同地域的普通

野生稻材料进行研究，希望明确供试普通野生稻材料中的已

知抗病基因，为采用功能标记利用已知抗病基因提供技术支

持及发掘新的抗病基因打下基础。

１　材料与方法

１．１　水稻材料

９份普通野生稻材料由海南大学农学院袁潜华研究员提

供（以采集地命名），种植在该学院种质资源圃。普通野生稻

材料分别采自广西（３份）、云南（１份）、江西（１份）、广东（１

收稿日期：２００９０１１３；修改稿收到日期：２００９０３２３。
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项目（２００６ＡＡ１０Ｚ１Ｃ８）；中国科学院知识创新工程资助项目（ＫＳＣＸ

ＹＷＮ００９０２，ＫＳＣＸ１ＹＷ０３）；国家９７３计划前期研究专项资助

项目（２００９ＣＢ１２６００４）；海南省自然科学基金资助项目（３０９０１９）。
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份）和海南（３份）。供试材料还包括高感白叶枯病品种ＩＲ２４

和含有已知单个抗性基因的供体材料ＩＲＢＢ５（狓犪５）、ＩＲＢＢ１３

（狓犪１３）、ＩＲＢＢ２１（犡犪２１）、ＣＢＢ２３（犡犪２３）、ＩＲＢＢ２７（犡犪２７）。为

避免野生稻单株间可能存在的遗传差异，每个来源地的材料

取最抗病１０个单株（每株等量）的叶片研磨混匀后提取ＤＮＡ

作为ＰＣＲ模板。

１．２　水稻白叶枯病菌株和接种

９个供试菌株都是来源于菲律宾的背景明确、高度纯化

的白叶枯病鉴别小种 ＰＸＯ６１（Ｐ１）、ＰＸＯ８６（Ｐ２）、ＰＸＯ７９

（Ｐ３）、ＰＸＯ７１（Ｐ４）、ＰＸＯ１１２（Ｐ５）、ＰＸＯ９９（Ｐ６）、ＰＸＯ２８０

（Ｐ８）、ＰＸＯ３３９（Ｐ９）和ＰＸＯ１２４（Ｐ１０）。通过剪叶法对充分伸

展的叶片接种白叶枯病菌。接种病原菌在ＰＳＡ培养基上于

２８℃下培养７２ｈ，调节菌液浓度至１×１０９ｃｆｕ／ｍＬ，每个菌株

接种３株处于相同生长发育阶段的植株，每株至少接种３片

叶片。接种１５ｄ左右当病斑明显而稳定时进行调查。将病

斑长度与叶片总长度百分比平均值，即病斑面积比作为抗性

指标对其抗病情况进行分析，百分比小于２０％为抗病，超过

２０％则为感病。

１．３　抗性基因功能标记的设计与扩增

本研究中利用的各抗性基因功能标记引物序列及在抗、

感材料中的预期扩增产物大小见表１。Ｊｉａｎｇ等
［１０］研究表

明，狓犪５感、抗原因是由于编码区由碱基ＴＣ突变成 ＡＧ造成

的，在此基础上设计了ｄＣＡＰＳ标记（ｄｅｒｉｖｅｄｃｌｅａｖｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｓｅｑｕｅｎｃｅｓ）。为了更好地区分抗、感基因带型，

将靠近突变位点的引物长度由Ｊｉａｎｇ等设计的２０ｂｐ增加至

２５ｂｐ。狓犪１３功能标记利用Ｃｈｕ等
［１］报道的狓犪１３基因启动

子区的差异设计，犡犪２１ 利用Ｓｏｎｇ等
［８］发表引物序列。Ｇｕ

等［１７］通过比较ＩＲ２４与ＩＲＢＢ２７基因组序列发现，在感病材

料ＩＲ２４的狓犪２７基因的ＴＡＴＡ盒上游－４３ｂｐ处多了１个

２５ｂｐ的重复，由此设计成犡犪２７ 的功能标记。虽然犡犪２６／

犡犪３、犡犪１基因已经克隆，但引起抗、感表型变化的多态性位

点仍没有确定，无法设计其功能标记，故本研究没有对这两

个基因进行鉴定。

狓犪５标记ＰＣＲ产物用 犡犺狅Ⅰ酶切，酶切体系为１０μＬ

ＰＣＲ产物，２μＬ１０×对应酶切缓冲液，１Ｕ内切酶消化５ｈ，

３％琼脂糖凝胶电泳检测。

为了保证结果的可靠性和最终电泳图的美观，每次ＰＣＲ

反应后，先取５μＬ产物电泳检测，将电泳条带不够亮或没有

的材料再次进行ＰＣＲ，确定不能扩增的原因不是操作或ＰＣＲ

体系等因素导致而是供试材料遗传背景差异造成，然后把扩

增产物集中电泳，照相保存。

２　结果与分析

２．１　普通野生稻对白叶枯病菌的抗性

根据抗性反应的鉴别标准，９份普通野生稻材料对来自

菲律宾的水稻白叶枯病菌的９个小种抗性反应如表２所示。

感病品种ＩＲ２４对所有病原菌小种的病斑面积比都超过

３０％，说明这些病原菌小种都具有致病力。取自广西来宾、

广西桂平、云南昆明、江西东乡、海南琼海、海南东方共６份

普通野生稻材料对９个菌株的病斑面积比都少于２０％，表现

为抗病，占９份普通野生稻材料的６７％；取自广西玉林的１

份普通野生稻材料只对ＰＸＯ２８０感病，病斑面积比为３６．９％

±１７．２％，对其他８个菌株表现为高抗，病斑面积比都小于

５％；取自海南万宁的普通野生稻材料对ＰＸＯ７１感病，病斑

面积比为９９．７％±０．６％，对另外８个供试菌株都表现为抗

病，病斑面积比最大不超过７．７％±４．８％；广州高州１份野

生稻对ＰＸＯ７９、ＰＸＯ９９、ＰＸＯ３３９感病，对其他６个菌株都表

现为抗病。总之，９份供试野生稻材料抗多数白叶枯病病原

菌小种，没有一份全感，说明普通野生稻对白叶枯病具有广

泛的抗性且这些材料中至少含有一个抗性基因；不同来源地

的普通野生稻对个别病原菌小种存在抗性差异，说明来源地

不同的材料可能携有不同的抗性基因。

野生稻单株往往是遗传杂合体，个体之间也存在遗传背

景差异。本研究以标准差的大小作为考查指标，评估接种同

一种菌的３株野生稻个体抗病能力的差异。标准差大，说明

３株间的个体病斑长度的差异大，则抗病能力差异大，从而说

明该材料个体的杂合程度高，反之亦然。从表２可以看出感

病对照ＩＲ２４的标准差为１．９％～９．０％，野生稻对各个菌株

抗性反应———病斑面积比标准差有超过９．０％的。广西玉林

野生稻对ＰＸＯ２８０菌株的抗性反应标准差达１７．２％，说明接

种ＰＸＯ２８０菌株的３株野生稻抗性存在较大差异，３株中最

感病的叶片病斑面积比为５２．２％，最抗病的只有０．９％，差

异非常大。在其他对个别菌株抗性反应标准差超过９．０％的

野生稻材料中，广东高州野生稻对ＰＸＯ７９、ＰＸＯ７１、ＰＸＯ９９、

ＰＸＯ３３９，海南东方野生稻对ＰＸＯ８６、ＰＸＯ９９的标准差都超

过９．０％，说明这两份材料的杂合程度非常高，尤其是广东高

州野生稻。其他来源地的野生稻对个别菌株的病斑面积比

标准差都低于９．０％，大都在４．０％以下，说明各个单株间抗

病能力差异小。

２．２　功能标记检测

如果能明确供试普通野生稻材料中的已知抗病基因，可

以为新抗病基因的发掘或已知抗病基因的利用提供理论依

表１　本研究中利用的犘犆犚分子标记

犜犪犫犾犲１．犘犆犚犫犪狊犲犱犿狅犾犲犮狌犾犪狉犿犪狉犽犲狉狊犱犲狏犲犾狅狆犲犱犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔．

功能标记

Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ｍａｒｋｅｒ

正向引物

Ｆｏｒｗａｒｄｐｒｉｍｅｒ

（５′→３′）

反向引物

Ｒｅｖｅｒｓｅｐｒｉｍｅｒ

（５′→３′）

在抗、感材料中产物的预期大小

Ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｐｒｏｄｕｃｔｓｉｚｅ／ｂｐ

抗病

Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ

感病

Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ

狓犪１３ ＡＧＣＴＣＣＡＧＣＴＣＴＣＣＡＡＡＴＧ ＧＧＣＣＡＴＧＧＣＴＣＡＧＴＧＴＴＴＡＴ １０００ ５００

狓犪５／犡犺狅Ⅰ ＣＣＧＧＡＧＣＴＣＧＣＣＡＴＴＣＡＡＧＴＴＣＴＣＧ ＴＧＣＴＣＴＴＧＡＣＴＴＧＧＴＴＣＴＣＣ １４５ １７０

犡犪２１ ＣＧＡＴＣＧＧＴＡＴＡＡＣＡＧＣＡＡＡＡＣ ＡＴＡＧＣＡＡＣＴＧＡＴＴＧＣＴＴＧＧ １４００ １３００

犡犪２７ ＴＡＧＴＧＴＣＴＡＡＡＴＡＣＡＧＧＧＡＣＴ ＧＡＧＴＡＣＴＴＴＧＣＴＣＴＧＡＴＧＣＴＣ １４９ １７４
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表２　普通野生稻对白叶枯病菌９个菌株的抗性反应

犜犪犫犾犲２．犚犲犪犮狋犻狅狀狅犳犗．狉狌犳犻狆狅犵狅狀狋狅狀犻狀犲狊狋狉犪犻狀狊狅犳犡犪狀狋犺狅犿狅狀犪狊狅狉狔狕犪犲狆狏．狅狉狔狕犪犲． ％

小种

Ｓｔｒａｉｎ
ＩＲ２４

普通野生稻（来源地）犗．狉狌犳犻狆狅犵狅狀（Ｏｒｉｇｉｎ）

广西来宾

Ｌａｉｂｉｎ，

Ｇｕａｎｇｘｉ

广西桂平

Ｇｕｉｐｉｎｇ，

Ｇｕａｎｇｘｉ

广西玉林

Ｙｕｌｉｎ，

Ｇｕａｎｇｘｉ

云南昆明

Ｋｕｎｍｉｎｇ，

Ｙｕｎｎａｎ

江西东乡

Ｄｏｎｇｘｉａｎｇ，

Ｊｉａｎｇｘｉ

广东高州

Ｇａｏｚｈｏｕ，

Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

海南琼海

Ｑｉｏｎｇｈａｉ，

Ｈａｉｎａｎ

海南东方

Ｄｏｎｇｆａｎｇ，

Ｈａｉｎａｎ

海南万宁

Ｗａｎｎｉｎｇ，

Ｈａｉｎａｎ

Ｐ１ Ｓ（３８．６±２．６）Ｒ（５．５±５．１） Ｒ（１．０±０．４） Ｒ（１．４±０．９） Ｒ（２．７±１．９） Ｒ（３．３±２．６） Ｒ（７．９±８．６） Ｒ（０．３±０．２） Ｒ（１．０±０．６） Ｒ（０．８±０．３）

Ｐ２ Ｓ（５４．４±１．９）Ｒ（３．３±１．７） Ｒ（６．６±１．９） Ｒ（３．５±４．０） Ｒ（８．０±５．４） Ｒ（３．７±２．３）Ｒ（１０．０±３．０） Ｒ（４．６±３．５）Ｒ（１２．９±１０．０）Ｒ（３．１±２．３）

Ｐ３ Ｓ（５６．０±４．５）Ｒ（４．０±２．０） Ｒ（４．１±４．０） Ｒ（１．６±１．１） Ｒ（５．１±３．２） Ｒ（１．５±１．１）Ｓ（３６．１±１２．３）Ｒ（５．８±０．７）Ｒ（１３．７±５．６） Ｒ（１．６±１．４）

Ｐ４ Ｓ（３９．３±３．１）Ｒ（３．５±４．０） Ｒ（２．３±３．０） Ｒ（３．６±１．８） Ｒ（７．４±２．４） Ｒ（５．０±２．５）Ｒ（１９．４±１２．３）Ｒ（１．８±１．１） Ｒ（９．６±６．３）Ｓ（９９．７±０．６）

Ｐ５ Ｓ（３１．９±２．２）Ｒ（４．２±１．９） Ｒ（５．２±３．６） Ｒ（２．３±２．３） Ｒ（３．５±３．１） Ｒ（４．４±１．７） Ｒ（１．８±０．６） Ｒ（１．２±０．４） Ｒ（７．８±１．４） Ｒ（７．７±４．８）

Ｐ６ Ｓ（６９．９±６．３）Ｒ（２．９±２．０） Ｒ（２．２±１．７） Ｒ（２．１±１．４） Ｒ（９．０±２．５） Ｒ（３．５±２．４）Ｓ（６５．２±１３．４）Ｒ（１．８±１．１）Ｒ（１８．４±１５．６）Ｒ（２．９±１．３）

Ｐ８ Ｓ（７１．２±９．０）Ｒ（５．９±７．０） Ｒ（３．６±４．４）Ｓ（３６．９±１７．２）Ｒ（２．０±１．７） Ｒ（６．１±４．１） Ｒ（７．９±７．２） Ｒ（１．０±１．０） Ｒ（４．６±３．１） Ｒ（２．３±０．８）

Ｐ９ Ｓ（３７．０±２．６）Ｒ（４．２±１．５） Ｒ（１．２±１．１） Ｒ（０．６±０．３） Ｒ（０．８±０．８） Ｒ（２．６±１．２）Ｓ（５１．５±２３．２）Ｒ（１．２±０．８） Ｒ（９．９±２．４） Ｒ（０．７±０．２）

Ｐ１０ Ｓ（６１．０±４．４）Ｒ（１．３±０．５） Ｒ（０．７±０．４） Ｒ（０．６±０．３） Ｒ（１．０±１．１） Ｒ（０．６±０．２） Ｒ（０．９±０．４） Ｒ（０．７±０．４） Ｒ（０．３±０．１） Ｒ（１．６±１．９）

　　普通野生稻材料以该材料来源地的城市名命名。Ｒ－抗病；Ｓ－感病。括号中数据为病斑面积比±标准差。

Ｔｈｅｃｏｍｍｏｎｗｉｌｄｒｉｃｅｍａｔｅｒｉａｌｓａｒｅｎａｍｅｄａｆｔｅｒｔｈｅｃｉｔｉｅｓｗｈｅｒｅｔｈｅｍａｔｅｒｉａｌｓｗｅｒｅａｃｑｕｉｒｅｄ．Ｒ，Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ；Ｓ，Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ．Ｄａｔａｉｎｐａｒｅｎ

ｔｈｅｓｅｓａｒｅｒａｔｉｏｏｆｌｅｓｉｏｎａｒｅａｔｏｔｏｔａｌｌｅａｆａｒｅａ±ｓｔａｎｄａｒｄｄｅｖｉａｔｉｏｎ．

Ｓｔｒａｉｎｓ：Ｐ１，ＰＸＯ６１；Ｐ２，ＰＸＯ８６；Ｐ３，ＰＸＯ７９；Ｐ４，ＰＸＯ７１；Ｐ５，ＰＸＯ１１２；Ｐ６，ＰＸＯ９９；Ｐ８，ＰＸＯ２８０，Ｐ９，ＰＸＯ３３９；Ｐ１０，ＰＸＯ１２４．

据。因此，本研究利用已克隆的白叶枯病抗性基因狓犪５、

狓犪１３、犡犪２１、犡犪２７的功能标记对９份材料的 ＤＮＡ进行分

析。结果表明（图１），９份普通野生稻材料的狓犪５、犡犪２１功能

标记扩增带型中没有对应的单基因供体材料ＩＲＢＢ５、ＩＲＢＢ２１

的条带，而与高感白叶枯病材料ＩＲ２４完全一致，说明这些供

试普通野生稻材料中都没有抗病基因狓犪５、犡犪２１（图１Ａ，

Ｃ）；狓犪１３功能标记检测发现，所有材料都能扩增出ＩＲ２４的

条带，说明存在与狓犪１３ 等位的显性基因犡犪１３，其中来源于

广西桂平、云南昆明等地的４份材料还能扩增出隐性抗病基因

图１　利用功能标记对普通野生稻材料的抗性基因进行ＰＣＲ分

析

Ｆｉｇ．１．ＰＣＲａｎａｌｙｓｉｓｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｉｎ犗．狉狌犳犻狆狅犵狅狀ｗｉｔｈ

ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｍａｒｋｅｒｓ．

Ａ－狓犪５功能标记狓犪５／犡犺狅Ⅰ；Ｂ－狓犪１３ 功能标记；Ｃ－犡犪２１

功能标记；Ｄ－狓犪２７功能标记。

Ｍ－ＤＬ２０００ｍａｒｋｅｒ；１－广西来宾；２－广西桂平；３－广西玉

林；４－云南昆明；５－江西东乡；６－广州高州；７－海南琼海；８－

海南东方；９－海南万宁；１０－对应抗性基因供体材料ＩＲＢＢ５、

ＩＲＢＢ１３、ＩＲＢＢ２１、ＩＲＢＢ２７；１１－ＩＲ２４。

Ａ，狓犪５ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｍａｒｋｅｒ狓犪５／犡犺狅Ⅰ；Ｂ，狓犪１３ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ｍａｒｋｅｒ；Ｃ，犡犪２１ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｍａｒｋｅｒ；Ｄ，狓犪２７ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｍａｒｋｅｒ．

Ｍ，ＤＬ２０００ ｍａｒｋｅｒ；１， Ｌａｉｂｉｎ， Ｇｕａｎｇｘｉ；２， Ｇｕｉｐｉｎｇ，

Ｇｕａｎｇｘｉ；３， Ｙｕｌｉｎ， Ｇｕａｎｇｘｉ； ４， Ｋｕｎｍｉｎｇ， Ｙｕｎｎａｎ； ５，

Ｄｏｎｇｘｉａｎｇ，Ｊｉａｎｇｘｉ；６，Ｇａｏｚｈｏｕ，Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ；７，Ｑｉｏｎｇｈａｉ，Ｈａｉｎ

ａｎ；８，Ｄｏｎｇｆａｎｇ，Ｈａｉｎａｎ；９，Ｗａｎｎｉｎｇ，Ｈａｉｎａｎ；１０，Ｔｈｅｃｏｒｒｅ

ｓｐｏｎｄｉｎｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｄｏｎｏｒｐａｒｅｎｔｓＩＲＢＢ５，ＩＲＢＢ１３，ＩＲＢＢ２１

ａｎｄＩＲＢＢ２７（ＡｔｏＤ），ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；１１，ＩＲ２４．

狓犪１３带型（图１Ｂ），由于犡犪１３的存在，供试野生稻的白叶枯

病抗性不可能是狓犪１３赋予的；此外狓犪１３的扩增产物条带明

显比犡犪１３扩增产物条带弱，特别是来自云南昆明的材料扩

增产物尤其模糊，造成这个现象的原因可能是竞争ＰＣＲ的

结果，即在同一反应体系中，犡犪１３更容易获得扩增；犡犪２７功

能标记扩增结果显示，来源于广西桂平、广东高州等地的３

份材料扩增带型与ＩＲ２４完全一致，即狓犪２７ 纯合体，来源于

广西来宾的材料没有任何扩增产物，重复两次结果都是如

此，说明这份材料既不含狓犪２７ 也不含犡犪２７；来源于广西玉

林、江西东乡、海南琼海等地的５份材料的扩增带型与

ＩＲＢＢ２７完 全 一 致，即 为 抗 病 狓犪２７ 纯 合 体 （图 １Ｄ）。

ＡｍａｎｔｅＢｏｒｄｅｏｓ等［１４］研究表明狓犪２７ 只高抗菲律宾小种

Ｐ２、Ｐ３、Ｐ５和Ｐ６，本实验能扩增出狓犪２７ 带型的材料不仅高

抗这４个小种，还对其他小种具有高度抗性，揭示这５份材

料除狓犪２７外还携有其他的抗性基因。

为了验证上述能扩增出狓犪２７ 基因的５份材料的ＰＣＲ

片段是否与ＩＲＢＢ２７一致，本研究对所有能扩增狓犪２７基因的

ＰＣＲ片段都单独回收测序，测序结果表明，５份材料序列与

ＩＲＢＢ２７的序列完全一致，说明功能标记可以用来检测遗传

背景未知材料中的已知基因（数据未显示）。由于在野生稻

中能扩增出的狓犪１３ 基因产物非常少，不便于回收，故未测

序。

３　讨论

来源于野生稻的白叶枯病抗性基因犡犪２１、狓犪２７ 已经克

隆，犡犪２３、犡犪２９（ｔ）和犡犪３０（ｔ）还未见克隆的报道，故本研究

没有对犡犪２３、犡犪２９（ｔ）和犡犪３０（ｔ）进行检测。白叶枯病菌株

在鉴定抗性基因方面发挥了很大的作用，但单纯地利用白叶

枯病菌株鉴定抗性基因也存在明显局限性，因为通过接菌鉴

定白枯病抗性基因不仅需要多个不同类型的生理小种，还需

要一套含有单－抗性基因的对照材料作比较，普通实验室不

可能拥有完善的鉴别菌株和全套的单一基因的抗性材料；野

生稻对白叶枯病的抗性还会受环境因素如温度、湿度的影

响。为了确保不同地域的普通野生稻对白叶枯病病原菌的

５５６夏志辉等：利用功能标记鉴定普通野生稻中的白叶枯病抗性基因



抗性数据的可靠性，需要将供试材料集中种植，同一时间接

菌、统计。此外，由于野生稻单株往往存在遗传差异，会导致

个体间抗性存在较大差异，因此，需要通过接种较多植株，统

计较多叶片才会得到更准确的抗性数据，但由于种质圃中野

生稻材料数量的局限，在接种多个菌株的情况下，在小面积

的种质圃中很难找到足够数量的处于同一生长状态、发育时

期的适合接菌的叶片。功能标记鉴定抗性基因不会受野生

稻生长状态、环境的影响，可以较方便地鉴定出抗性基因。

不过，由于野生稻单株也可能存在差异，为了让检测的样品

更具有代表性，待检测样品模板最好取自多个植株的等量叶

片磨匀后混合物所提 ＤＮＡ。此外，由于本研究所用功能标

记都是基于ＰＣＲ技术上的分子标记，ＰＣＲ过程中可能会产

生与抗性基因预期产物大小一致，片段序列与抗性基因完全

不同的ＰＣＲ片段，因此，还应把与抗性基因产物大小一致的

片段回收测序验证，以确保结论可靠。
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